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Populationsgenetische Untersuchungen zur Differenzierung

des schleswig-holsteinischen Rehwildes

{Capreolm capreolus Linnaeus, 1758; Artiodactyla: Cervidae)

Frank E. Zachos, Marthe Otto, San San Hmwe& Günther B. Hartl
Kiel, Gennany

Abstract. Fifty-nine roe deer specimens from four populations in Schleswig-Holstein, northern Germany, were analy-

sed with regard to variability at eight polymorphic microsatellite loci. Two populations were island populations with known
reintroduction and translocation histories and two were located on the mainland. The island populations exhibited lower

variability as measured by heterozygosity, allelic diversity and allelic richness. Their demographic history is min'ored by

the genetic data. Population differentiation was relatively high in tenns of occurrence of private alleles (alleles exclusi-

ve to only one population) but less so in temis of the overall fixation index, which was only about 6 %, and pairwise ge-

netic distances. Overall deviations from Hardy-Weinberg expectations were found in all populations studied. Possible

explanations include population subdivision (Wahlund effect) and inbreeding due to small population sizes. The relati-

onship between population viability as seen from the hunters' vs. the geneticists" viewpoint is briefly discussed in the

light of the present study.
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1. EINLEITUNG

Das Reh {Capreolus capreolus Linnaeus, 1758) ist mit ei-

nem geschätzten Bestand von allein in Mitteleuropa etwa

15 Millionen Tieren (Mitchell-Jones et al. 1999) die häu-

figste Huftierart des Kontinents. Nach dem beinahe völ-

ligen Zusammenbruch des schleswig-holsteinischen Be-

standes in der Mitte des 19 Jh. hat das Rehwild mittler-

weile ein Rekordhoch erreicht (Jessen 1988). Entspre-

chend hoch ist seine Bedeutung auch tnür die Jagd (Strek-

ke in Schleswig-Holstein im Jagdjahr 2002/2003 über

50.000 Tiere. Jagd und Artenschutz Jahresbericht 2003).

Die vorliegende Arbeit soll einen Eindruck der genetischen

Variabilität und Differenzierung, gemessen an acht poly-

morphen Mikrosatellitenloci, verschiedener Rehwildpo-

pulationen Schleswig-Holsteins vennitteln und überdies

die beiden interessanten Inselpopulationen von Föhr und

Fehinam, die sich trotz Isolation und Gründereffekt (s. u.)

durch hohe jagdliche Qualität auszeichnen, genetisch cha-

rakterisieren.

Der gegenwärtige Rehbestand auf Fehmarn geht auf acht

1935 eingeführte Gründertiere, drei Böcke und fünf Rik-

ken, zurück, nachdein die bereits vor dem Ersten Weltkrieg

dort ausgesetzten Rehe wieder ausgestorben waren (Niet-

hammer 1963). Die acht Tiere stammen aus einem Revier

von der dänischen Insel Seeland, das sich durch beson-

ders vitales Rehwild (gemessen an Gewicht und Geweih)

auszeichnet (ibid.), was die entsprechende Qualität des

Fehmaraner Bestandes erklärt, wenn auch bemerkenswert

ist, dass sich die Qualität trotz der geringen Größe der

Gründerpopulation gehalten hat. Nach Auskunft der orts-

ansässigen Jäger gelangen keine Rehe vom Festland auf

die Insel. Die Analyse dieser Population dient einerseits

dazu, die genetischen Folgen der beinahe 70-jährigen Iso-

lation zu charakterisieren, und andererseits kann sie An-

haltspunkte dafür liefern, ob die jagdliche Beurteilung ei-

nes Bestandes auf der Basis von Wildgewicht und Trophä-

enqualität Schlußfolgerungen auf die genetische Variabi-

lität erlaubt oder nicht.

Die Föhrer Population geht auf ein wissenschaftliches Ex-

periment zurück (Niethammer 1963, Rieck 1956): Zur

Abschätzung des relativen Einflusses von genetischer Ver-

anlagung und Uinweltbedingungen sollte ein neuer Be-

stand aus besonders starkem Rehwild in einem ungünsti-

gen Habitat und einer aus besonders schwachem Rehwild

in einem günstigen Habitat gegründet werden. Derjenige

aus starkem Rehwild, für den die Insel NordeiTiey ausge-

wählt wurde, ging bald zugrunde, so dass der Föhrer Ver-

such mit schwachem Rehwild blieb. Im Jahr 1939 wur-
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den zwei Böcke und zwei Ricken aus einem Gebiet nord-

westlich von Köln sowie ein Bock aus einem Revier west-

lich von Düren auf der Insel ausgesetzt, jedoch verende-

ten ein Bock sowie eine Ricke noch in demselben Jahr,

so dass die Gründerpopulation aus nur zwei Männchen

und einem Weibchen bestand (Rieck 1956). In den Jah-

ren 1958/59 erfolgte eine „Blutauffrischung" mit zehn dä-

nischen Tieren (jeweils fünf Männchen und Weibchen),

weil Degenerationserscheinungen vorgelegen hätten (An-

onym 1990), die von Rieck (1956) allerdings nicht er-

wähnt werden. Gleichzeitig bemühte man sich um einen

Abschuss des ursprünglichen Bestandes, was aber nicht

gelang (ibid.). Zwanzig Jahre später, 1979, wurden aber-

mals fünf dänische Rehe, zwei Böcke und drei Ricken von

der Insel Fünen, auf Föhr ausgesetzt, von denen zwei je-

doch bald verendeten. Interessant ist, dass die (jagdliche)

Qualität der Föhrer Rehe trotz Isolation und Inzucht über

dem Landesdurchschnitt liegt und dass bereits in den Fünf-

ziger Jahren, also bevor weiteres Rehwild auf die Insel

verbracht wurde, eine deutliche Steigerung von Geweih-

größe und Körpergewicht gegenüber den Ursprungsgebie-

ten eingetreten ist (Anonym 1990, Rjeck 1956).

ZumVergleich mit diesen beiden Inselpopulationen wur-

den zwei durch den Nord-Ostsee-Kanal, der trotz gelegent-

licher Überwindung sicherlich ein Migrationshindemis

darstellt, getrennte Populationen des schleswig-holsteini-

schen Festlands herangezogen: eine aus Nordfriesland so-

wie eine aus dem Kreis Pinneberg (fortan als „Rantzau"

bezeichnet).

Abb. 1. Geographische Lage der Probengebietc. 1: Föhr, 2: Nordfriesland, 3: Rantzau, 4: Fehmarn. HH= Hamburg, KI = Kiel.



Bonner zoologische Beiträge 55 (2006)

2. MATERIALUNDMETHODEN

Es wurden insgesamt 59 Rehe aus vier Populationen un-

tersucht (Abb. 1): Föhr (n = 7), Nordfriesland (n = 10),

Rantzau (n = 23) und Fehmarn (n = 19). Die DNA-Isola-

tion erfolgte aus Lebergewebe (entnommen 2003/2004)

mit dem SuperQuikGene Kit sowie mit dem DNeasy Tis-

sue Kit. PCR-Amplifikation und -Überpmfung sowie Län-

genanalyse der Mikrosatelliten erfolgten wie in Zachos

et al. (2003) beschrieben. Die Annealing-Temperaturen

entsprachen den in der Literatur tiir den jeweiligen Lo-

cus angegebenen Werten, wurden bei Problemfällen aber

gesenkt. Folgende Mikrosatellitenloci wurden analysiert:

OarFCB304 (Buchanan & Crawford 1993), RTl, RT7

(Wilson et al. 1997), ILSTS008, ILSTS058 (Kemp et al.

1995), NVHRT16, NVHRT21 und NVHRT24(Roed &
MiDTHJELL 1998).

Mit dem Programm Gencpop (Raymond & Rousset

1995) wurde ein Test auf Kopplungsungleichgewicht („lin-

kage disequilibrium") durchgeführt, um auszuschließen,

dass gekoppelte Loci als scheinbar unabhängige Marker

in die Analyse eingingen. Die Alleldiversitäten der Popu-

lationen wurden berechnet als die durchschnittliche An-

zahl unterschiedlicher Allele pro Mikrosatellitenlocus. Da
dieser Index von der Stichprobengröße abhängt, wurde au-

ßerdem die sogenannte „allelic richness" mit der Software

Fstat (GouDET 1995) berechnet. Dieser Wert ist ein Maß
fur die Allelvielfalt, der um Unterschiede in der Stichpro-

bengröße bereinigt ist, so dass die Werte direkt vergleich-

bar sind. Beobachtete (Hq) und erwartete (Hg) Heterozy-

gotiewerte sowie ein Test auf signifikante Unterschiede

zwischen ihnen (und damit vom Hardy-Weinberg-

Gleichgewicht) wurden mit Arlequín (Schneider et al.

2000) durchgeführt. Mit Fstat wurde außerdem ein Abwei-

chen vom HARDY-WEINBERG-Gleichgewicht über alle Lo-

ci getestet. Als ein Indikator fiir die Isolation der Popula-

tionen voneinander wurden die exklusiven Allele („priva-

te alleles" in der englischen Literatur, Slatkin 1995), al-

so diejenigen, die in nur einer der untersuchten Popula-

tionen auftraten, gezählt. Der Gesamtfixationsindcx Fj^j,

der denjenigen Anteil der Gesamtvariation angibt, der auf

Unterschiede zwischen den Populationen entfällt (im Ge-

gensatz zu Variation innerhalb der einzelnen Populatio-

nen), wurde mit Arlequín berechnet. Umein weiteres Maß
für die Differenzierung der Populationen zu erhalten, wur-

den mit der Genetix-Software (Belkhir 2000) paarweise

genetische Distanzen berechnet: die Chorddistanz nach

Cavalli-Sforza und Edwards ( 1 967) sowie die für klei-

ne Stichprobengrößen korrigierte Nei-Distanz (Nei 1 978).

3. ERGEBNISSE

Alle Loci waren polymorph und wiesen 8 bis 17 Allele

auf Es trat kein Kopplungsungleichgewicht auf (weder

mit noch ohne Bonferroni-Korrektur für multiple Tests),

so dass alle acht Mikrosatelliten in die Multi-Locus-Ana-

lyse einbezogen werden konnten. In den vier untersuch-

ten Populationen fanden sich insgesamt 39 (Föhr), 60

(Nordfriesland und Fehmarn) bzw. 72 (Rantzau) Allele.

Die Werte für beobachtete und ei^wartete Hetcrozygotie,

Alleldiversität, Allelic Richness sowie exklusive Allele

sind in Tabelle 1 zusammengefasst. Die Festlandpopula-

tionen weisen - vor allem in bezug auf die Allelic Rich-

ness - eine höhere Variabilität auf als die beiden Inselpo-

pulationen, die ein ähnliches Variabilitätsniveau zeigen.

In allen vier Populationen traten für einzelne Loci wegen

Heterozygotendefizits auch nach BonfeiToni-Korrektur si-

gnifikante Abweichungen vom HARDY-WEINBERC-Gleich-

gewicht auf Auch über alle acht Loci gemeinsam zeig-

ten alle Populationen nach Bonferroni-Korrektur signifi-

kante Abweichungen.

Der Gesamt-Fgj-Wert war signifikant von Null verschie-

den und betrug 0,059. Das bedeutet, dass ca. 6 %der Ge-

samtvariation auf Unterschiede zwischen den vier Popu-

lationen entfallen und ca. 94 %in der Variabilität der In-

dividuen innerhalb der Populationen begründet liegen. Ta-

belle 2 gibt eine Übersicht über die paaweise errechne-

Tabelle l. Beobachtete (Hq) und erwartete (H^,) Hetcrozygotie, Alleldiversität (AD), Allelic Richness (AR), Anzahl exklusiver

Allele ("private alleles", P) sowie relativer Anteil der exklusiven Allele für die untersuchten Populationen (FOE = Föhr, NF = Nord-

friesland, RAN= Rantzau, FM= Fehmarn). Hq, H£, AD und AR sind über alle 8 Loci gemittelt.

Pop. H,o AD AR %P

FOE

NF

RAN

FM

0.58

0.64

0.62

0.55

0.80

0.86

0.82

0.78

4.9

7.5

9.0

7.5

4.5

5.5

5.2

4.6

4

10

18

14

10.3

16.7

25.0

23.3
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Tabelle 2. Cavalli-Sforza und Edwards' Chorddistanzen

(oberhalb der Diagonalen) sowie Distanzen nach Nei für klei-

ne Stichprobengrößen (unterhalb der Diagonalen) auf der Basis

der Allclfrequcnzen von acht polymorphen Mikrosatellitenloci.

FOE NF RAN

FOE

NF

RAN

FM

0.119

0.108

0.117

0.419

0.098

0.082

0.386

0,295

0.081

FM

0.382

0.156

0.254

ten genetischen Distanzen zwischen den Populationen. Die

Stabilität dieser Werte wird von dem Programm Genetix

mit einem Peniiiitationstest geprüft. Dieser ergab sowohl

für die Nei- als auch für die Chorddistanz, dass mit Aus-

nahme der Distanz zwischen Nordfriesland und Fehmarn

alle Werte signifikant waren (p < 0.05). Beide Distanzma-

ße zeigen das gleiche Bild: eine geringere Differenzierung

zwischen Nordfriesland, Rantzau und Fehmarn als zwi-

schen diesen drei Populationen und Föhr, wobei Nordfries-

land jeweils die höchste Distanz zu Föhr aufweist.

4. DISKUSSION

Da die meisten der bisher publizierten populationsgene-

tischen Arbeiten zum Reh auf Alloenzymen oder Sequenz-

daten basieren (z. B. Hartl et al. 1991b, 1993, Hewison

1995, Vernesi et al. 2002), sind direkte Vergleiche mit der

vorliegenden Arbeit nur eingeschränkt möglich sind. Beim

Vergleich mit den Ergebnissen von Lorenzini et al. (2002)

sowie Wang& Schreiber (2001 ), die Mikrosatellitenana-

lysen an Rehen aus Italien bzw. Mitteleuropa durchgeführt

haben, fällt auf, dass die erwailete Heterozygotie und die

Alleldiversität der Rehe aus Schleswig-Holstein höher aus-

fielen - sowohl fiir die Festland- als auch für die Insel-

populationen (die Stichprobenunterschiede sind zu gering,

als dass sie verantwortlich zu machen wären). Die beiden

schleswig-holsteinischen Populationen, die Wang und

Schreiber im Rahmen ihrer Studie untersucht haben, wie-

sen erwartete Heterozygotiewerte von 0,50 und 0,54 so-

wie Alleldiversitäten von jeweils 4,0 auf Erstaunlich ist,

dass für den Locus ILSTS058, den sowohl Wang und

Schreiber als auch wir analysiert haben, in beiden Stu-

dien 1 6 Allele gefunden wurden, und das obwohl in der

vorliegenden Arbeit sowohl der geographische Rahmen
als auch die Gesamtzahl untersuchter Tiere (59 gegenüber

492) wesentlich geringer waren. Offensichtlich sind die

schleswig-holsteinischen Rehe an diesem Locus besonders

variabel.

Die auf ein Heterozygotendefizit zurückzuführenden si-

gnifikanten Abweichungen vom Hardy-Weinberg-
Gleichgewicht können mehrere Gründe haben. Neben der

Möglichkeit des Auftretens von Nullallelen spielen bei den

Inselpopulationen natürlich die geringe Populationsgrö-

ße, der Gründereffekt und Inzucht eine Rolle. Schließlich

kommt möglicherweise noch die Biologie des Rehs zum
Tragen: Die ausgeprägte Territorialität kann dazu führen,

dass sich innerhalb eines als panmiktische Population be-

trachteten Bestandes Untergruppen bilden, was zu einem

relativen Anstieg der Inzucht und folglich zu einem He-

terozygotendefizit führt (WAHLUND-Effekt).

Die Differenzierung zwischen den Populationen ergibt für

beide berechneten genetischen Distanzen ähnliche Ergeb-

nisse. Für die korrigierte NEI-Distanz liegen Vergleichs-

werte aus der Untersuchung von Wang & Schreiber

(2001 ) vor: Die Werte der vorliegenden Studie liegen zwar

im Bereich der Werte aus der zitierten Arbeit, sind insge-

samt aber - vermutlich wegen des kleineren geographi-

schen Rahmens - durchschnittlich deutlich niedriger. Die

Tatsache, dass Föhr die größten Distanzen gegenüber den

anderen Populationen aufweist, liegt eventuell darin be-

gründet, dass die Föhrer Population eine Hybridpopula-

tion aus westdeutschen und dänischen Tieren ist. Der F§j-

Wert von nur 6 %spricht, im Gegensatz zu der hohen An-

zahl an exklusiven Allelen, für eine geringe Differenzie-

rung zwischen den Populationen: Lorenzini et al. (2002,

2003) fanden für italienische bzw. spanische Rehe Werte

zwischen 14 und 15%. Ein Test auf Korrelation zwischen

genetischen und geographischen Distanzen („isolation by

distance") wurde wegen des Inselstatus sowie des alloch-

thonen Charakters der Föhrer und Fehmaraner Rehe nicht

durchgefiihrt.

Unsere Ergebnisse zeigen, dass die Inselpopulationen Föhr

und Fehmarn verglichen mit den beiden Festlandpopula-

tionen niedrigere Variabilitätswerte haben. Insbesondere

die Fehmaraner Population aber, die auf nur acht Grün-

dertiere zurückgeht, weist eine recht hohe Variabilität im

Verhältnis zum erwarteten Grad an Inzucht und Driftef-

fekten auf Angesichts dessen könnte man vennuten, dass

doch das eine oder andere Reh den Fehmarn-Sund über-

quert hat oder auf der Insel ausgesetzt wurde, ohne dass

schriftliche Vermerke existieren, doch bleibt dies bloße

Spekulation. Andere Inselpopulationen zeigen eine deut-

lich geringere Mikrosatellitenvariabilität, so z. B. die sar-

dischen Rothirsche (Zachos et al. 2003 sowie unveröf-

fentlichte Daten) oder, um ein Extrembeispiel zu nennen,

die Grautüchse der San-Nicolas-Insel vor Kalifornien, die

komplett monomoiph sind (cf Aguilar et al. 2004)! Die

typischen Verinselungseffekte Inzucht und Verlust gene-

tischer Variabilität durch Drift sind auf Föhr sicherlich

durch das wiederholte Aussetzen dänischer Rehe aufge-

fangen worden, doch ist auch hier in der Zukunft mit ver-
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mehrter Inzucht zu rechnen. Bemerkenswert ist die Zu-

nahme der (jagdlichen) Qualität des Föhrer Rehwildes be-

reits relativ kurze Zeit nach der Aussetzung (s. o.), wor-

an zu sehen ist. dass die Realisierung des genetischen Po-

tentials in bezug auf Merkmale wie Körpergewicht und

Geweih sensibel auf äußere Einflüsse reagiert. Jagdliche

Qualität und genetische Variabilität müssen also nicht

zwingend miteinander korreliert sein. Das darf indes nicht

darüber hinwegtäuschen, dass Inzucht und genetische Ver-

armung in kleinen, isolierten Beständen unweigerlich zu-

nehmen. Dazu kommt, dass an Geweihmerkmalen ausge-

richtete selektive Bejagung mit diesen Merkmalen gekop-

pelte Loci ebenfalls einem gerichteten Selektionsdruck

aussetzt (cf. Hartl et al. 1991a, 1995a, b sowie Scrib-

NER& Smith 1990). der nicht unbedingt den Selektions-

bedingungen im Naturzustand entspricht. Eine gute jagd-

liche Qualität des Wildes sollte auf keinen Fall mit feh-

lender Inzuchtgefährdung gleichgesetzt werden, deren Fol-

gen oft erst relativ spät im Zusammenspiel mit genetischer

Verarmung phänotypisch sichtbar werden, und auch

dann nicht notwendigerweise an den Merkmalen, die der

jagdlichen Beurteilung zugrunde liegen.
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